Proceeding Series of the Brazilian Society of Computational and Applied Mathematics, v. 10, n. 1, 2023.

Trabalho apresentado no XLIl CNMAC, Universidade Federal de Mato Grosso do Sul - Bonito - MS, 2023

Proceeding Series of the Brazilian Society of Computational and Applied Mathematics

Um modelo de propagacao de doencas baseado em um
automato celular configurado com dados geoespaciais

Wellington de L. Barreto! Cassio de Lima Quiroga? Pedro H. T. Schimit?
Universidade Nove de Julho, Sao Paulo, SP

Modelos de populagbes baseados em automatos celulares (AC) sao frequentemente usados em
problemas de dispersao de doengas, sendo também usado no estudo da COVID-19 [1]. O objetivo
deste trabalho é propor um modelo populacional baseado em autéomatos celulares [1, 2] em que
cada célula do autémato representa uma sub-populagao delimitada por um espaco geografico de-
terminado pelos setores censitarios do Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica (IBGE) [3].
De acordo com o instituto, um setor censitario é “a menor porcao de drea utilizada pelo IBGE para
planejar, coletar e disseminar os resultados dos Censos e Pesquisas Estatisticas”.

O automato celular usado neste trabalho é definido como uma tupla (G, Q, f), em que G =
(V, E) representa o grafo formado pelos setores censitarios que sdo os nés i do conjunto V de
tamanho Ny, com i € V, 0 < i < Ny, e quando dois setores tem um limite territorial, uma aresta
os conectam, sendo F o conjunto de arestas. O conjunto dos estados discretos e finitos do autémato
é representado por @ = {5, I, R}, em que S, I e R representam os estados do modelo epidemiologico
que sera descrito adiante. Por fim, f é uma funcao local de transigao st = f(i, s’i_l, ceey s’}v_vl), com
st sendo o estado da célula (setor) i no instante de tempo ¢.

Os estados sdo descritos a partir das seguintes equagdes N} = > st e st = (S!, I, RL), em que
St I, e R! sdo a quantidade de individuos suscetiveis, infectados e recuperados no instante ¢ na
célula i, e N; sendo a populagdo total da célula. A notagdo do modelo foi baseada no trabalho de
Medrek e Pastuszak [1].

O modelo epidemiologico é baseado no modelo SIR, de Kermack-McKendric [2], com Suscetiveis,
Infectados e Recuperados representando os estados que cada individuo pode assumir nos estagios
da doenga. Dentro de uma célula, a equagao de diferencas que governa a evolucao dos estados é

dada por: St = Sf—l _an—llf—l +le—1 —|—eRf‘1
I = I 4aST T = (b oI
R = R ‘407t —eRT (1)

em que a é a taxa constante de infectividade de individuos suscetiveis, b é a taxa constante de
cura de individuos infectados, ¢ é a taxa constante de morte causada pela doenca, e e é a taxa
constante de morte por outras causas. Note que infectados e recuperados, quando morrem, dao
lugar a individuos suscetiveis, mantendo a populacao constante.

Os dados geoespaciais sdo obtidos através do software QGIS [4] para a cidade de Piquete, em
Sao Paulo. Com os dados do IBGE do ultimo censo (2010), tem-se 23 setores censitarios. O setor
com maior populacido tem 1094 pessoas, e o de menor, 12. A populacdo total da cidade é de
> N; = 14017. Além da populagdo, usa-se o espalhamento espacial dos setores censitérios para se
formar o grafo de setores G. Quando h& um limite entre dois setores, individuos podem trocar de
setores, como serd mostrado adiante.

Uma simulacao ocorre da seguinte maneira: definido o grafo de setores GG, sorteia-se um setor
onde serdo colocados os primeiros casos da doenca. Sorteado o setor j, as condigOes iniciais sdo
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89 = NJ x 0,95, I{ = NJ x 0,05, ¢ R} = 0. Para todos os outros setores i, tem-se S} = N?,
Iio =0, e RZQ = 0. Nesse momento, a movimentacao entre setores ocorre, e se da da seguinte
forma: se ha aresta entre dois nés do grafo G, considera-se que uma quantidade 6 de individuos
proporcional & menor populacao entre as células é trocada entre as cidades. Os individuos sao
escolhidos aleatoriamente. Apos a movimentagdo entre todas as arestas possiveis, os valores do
passo de tempo seguinte para S!, If, e R! sdo calculados a partir da Equacdo 1 para todas as
células. Isso se repete por ts passos de tempo.

Os dados epidemiologicos sao baseados na COVID-19. Usando o método apresentado por
Schimit e Monteiro [2] com dados em Medrek e Pastuszak [1], e considerando um passo de tempo
como um dia, a taxa constante de cura é dada por b = 1/14. A taxa constante de morte pela
doenca é ¢ = 0,005. Para a morte natural, se um individuo da populagao vive em média 78 anos,
e = 1/(78 x 365). Os primeiros testes usam uma estimativa para a taxa de infectividade com
a = 0,00013. Além disso, considera-se § = 0,05 e t, = 100 dias. O resultado da simulacao é
apresentado na Figura 1. Apo6s 100 dias, a cidade de Piquete apresentou 102 casos de COVID-19 e
2 mortes. Em nossa simulagao, esses totais foram de 126 casos de COVID-19 e 5 mortes. Na figura,
0s setores censitarios com mais mortes sao aqueles mais populosos, sendo préximos ao centro da
cidade.
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Figura 1: Mapa de Piquete com a distribuigdo de mortes pela COVID-19 na simulagao.

Os resultados mostram que o modelo pode ser considerado como uma alternativa para simular
e avaliar o espalhamento espacial de casos em uma cidade. O presente estudo ainda serd expan-
dido para avaliar a dindAmica do modelo em termos de equilibrio do sistema, e melhor ajuste dos
parametros epidemiolégicos e de movimentacao de individuos entre os setores censitarios.
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